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INTRODUCCIÓN
La cuenca Mediterránea es uno de los 25 puntos calientes prioritarios para la conservación de la biodiversidad [1]. Dentro de la región mediterránea, la Península Ibérica ha constituido un refugio glacial para numerosos linajes.
Con objeto de deducir los efectos que han tenido las transgresiones marinas durante el Plio-Pleistoceno en el Golfo de Cádiz, causados tanto por el fenómeno glacial como por la acción de los tsunamis ocurridos en esta área [2], se ha realizado un 
estudio filogeográfico de dos especies de peces de agua dulce endémicas de la Península Ibérica: Squalius malacitanus y Squalius pyrenaicus. Se espera obtener una baja variabilidad genética y una alta estructura de las poblaciones, debido a los 
sucesivos cuellos de botella ocasionados por estos eventos. Los resultados obtenidos permitirán mejorar las estrategias de conservación de Squalius malacitanus, una especie con una reducida área de distribución, y amenazada por el desarrollo 
urbanístico y los usos del agua con fines recreativos.
A
MÉTODOS
Material recogido: Se capturaron 316 individuos de las especies Squalius malacitanus y Squalius pyrenaicus de 17 ríos de las 
provincias de Málaga y Cádiz, España (Figura 1).
Análisis: Se amplificó la región completa del citocromo b del ADN mitocondrial (1140 pb). A partir de las secuencias, se realizó un 
análisis de Inferencia Bayesiana con el programa MrBayes v3.1.2 [3] y de Máxima Verosimilitud con el programa PhyML [4]. 
Posteriormente, con el programa DNAsp5 [5], se estimó la diversidad haplotípica, Hd, y nucleotídica, π, de los clados obtenidos en el 
análisis filogenético; se calcularon los tiempos de divergencia de los subclados a partir de las distancias genéticas (considerando la 
divergencia del citocromo b por millón de años del 0,8% [6]). Con el mismo programa, se aplicaron los tests estadísticos Fs de Fu [7], R2
[8], D de Tajima [9] y D* y F* de Fu y Li [10] para detectar desviaciones de la neutralidad debidas a expansión poblacional, además de 
un análisis mismatch. Los tiempos de expansión de las poblaciones se calcularon a partir del parámetro τ utilizando la fórmula t=τ/2u; 





Tabla I. Valores de diversidad haplotípica y nucleotídica de cada uno de los grupos obtenidos en 
el análisis filogenético
Figura 3. Gráficos mismatch que muestran expansión poblacional reciente de las poblaciones, 
apoyados a su vez por los tests de neutralidad realizados. A: Río Grande. B: Río Pereilas. C:
Subclado Ib. D: Subclado IIa. t: tiempo de expansión poblacional. 
Squalius malacitanus
Squalius pyrenaicus
Figura 1. Mapa de las provincias de Málaga y Cádiz, con los 17 ríos de donde se obtuvieron las muestras 
(316 individuos) y las especies encontradas en cada río.
CONCLUSIONES
La especie Squalius malacitanus se encuentra dividida en dos grupos, cuya separación se deba 
probablemente a la fragmentación del Estrecho de Gibraltar hace 5,3 m.a.
Las poblaciones más occidentales (subclado Ib) presentan una alta diversidad genética por 
conexiones pasadas de los ríos mediante la Laguna de la Janda, minimizando los efectos de 
eventos como los tsunamis.
En cuanto a las poblaciones más orientales, no se ha conseguido probar que la ausencia de la 
especie en todas las cuencas de pequeño tamaño, excepto en el río Guadalmina, se deba a 
extinciones provocadas por eventos catastróficos como los tsunamis.
La especie Squalius pyrenaicus también está dividida en dos subclados, separados hace 620.000 
años probablemente por efecto fundador, ya que el subclado más oriental (subclado IIa) presenta 
una diversidad genética muy baja que no puede ser explicada por eventos climáticos o 
catastróficos, dada la gran longitud de sus ríos. 
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RESULTADOS
Estudio filogenético: Ambos métodos recuperaron como monofiléticas las dos especies estudiadas, cada una de ellas dividida a su 
vez en dos subclados. Mostraron mayor diferenciación y soporte los subclados de la especie Squalius malacitanus (Figura 2.B).
Diversidad haplotípica y nucleotídica:
-La especie Squalius pyrenaicus presenta una menor diversidad genética que Squalius malacitanus debido a un sesgo de muestreo. Sí 
pueden ser representativos los valores del subclado IIa, con una baja diversidad genética, El subclado Ib de Squalius malacitanus
muestra una alta diversidad haplotípica (Tabla I).
-El tiempo de divergencia estimado para los subclados de Squalius malacitanus fue de 5 m.a., y de 620.000 años para Squalius
pyrenaicus. 
Análisis filogeográficos: La red de haplotipos apoya los clados obtenidos en el análisis filogenético. Además, todos los subclados
presentan un diagrama en forma de estrella excepto el subclado Ib, y se observa flujo génico únicamente entre ríos de la misma 
cuenca, a excepción de los subclados IIa y Ib (Figura 2.A). 
Demografía y tiempos de expansión: Los tests de neutralidad y los gráficos mismatch reflejan una expansión poblacional reciente en 
los ríos Grande y Pereilas y en los subclados Ib y IIa, anteriores a los tsunamis en la mayoría de los casos (Figura 3). 
Figura 2. A: Red de haplotipos  realizada mediante métodos de distancia. B: Árbol filogenético derivado del análisis de IB utilizando el modelo 
TIM1+G. Los valores bootstrap para el análisis de ML están escritos sobre las ramas (1000 réplicas) y los valores de las probabilidades posteriores 
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t = 16.200 t = 6.853
t = 86.759 t = 13.377
